









解を深める側面においても重要な研究課題である. Someya et al. (2009)で
は, (i) in vitroな実験環境におけるGAの分子実装とその数世代のタンパ
ク質進化, および, (ii) ランダムウォークの確率モデルに基づく分子進化
のプロトタイプモデリングとその計算機シミュレーション, を報告した.
本稿ではこれらの報告内容を概説する. 本稿の各図および記述の一部は










と考えられる. そこで, 本研究では, 獲得を目指す新規タンパク質の改変
元となる野生型タンパク質の周辺に探索領域をしぼり, なおかつ, 多峰性
の適応度景観においても解の探索が可能な最適化手法が有効であると考
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Figure 2: The left graph is an example of the prob-
ability distribution of the random walk steps in the
probabilistic model, and the right one is the es-
timated tness distribution derived from the one
on the left. The model parameters, fwt = 15:9;  =
1:3; pa = 0:4 and pd = 0:6, were determined by a
roughly-discretized-complete search performed us-
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Figure 3: Comparison of the tness evolution observed in the biological experiments and that which
resulted from a computer simulation.
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